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 The sequencing of the Hum an G enom e created stir in the 
scientific 
   com m unity w ith the prom ise to m ake a rem arkable difference 
to   
   healthcare
 M ycobacterium  tuberculosis genom e w as sequenced 10 years 
ago
 W ith both the genom e sequences available to the scientific 
com m unity,  
   no effective therapy/drug has been discovered!
The Prom ise of The Hum an G enom  
Sequence
16 FEBRUARY 2001 VO L 291 SCIENCE
11 JUNE 1998 VO L 393 NATURE
Provide the m olecular rationale for safe usage of low cost 
drugs in Public Healthcare system  To decipher the genom ic 
basis of variability in drug response.
 (eg: Epilepsy, M ental disorders etc)
To keep low­cost drugs/orphan drugs in the m arket by 
prom oting safe and effective usage. 
To provide “right dosage of right drug to the right patient”.
Avoiding adverse events to com m only used therapeutics 
using pharm acogenom ics.
Ref: Brahm achari SK. Annual Personalised M edicine 
Report 2007.
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Som eone in the world is newly infected with TB 
bacilli every  three second. 
Overall, one­third of the world's population is 
currently infected with the TB bacillus. 
5­10%  of people who are infected with TB becom e 
sick or infectious at som e tim e during 
their life. 
Left untreated, each person with active TB disease 
will infect on average between 10 and 
15 people every year 
450 000 new MDR­TB cases are estim ated to occur 
every year
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